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摘　要：采用野外样地研究与室内根箱栽培相结合的方法，对漳江口红树林保护区铜、镉污染生境沉积物
微生物结构与土壤酶活性进行研究，旨在探讨其对重金属的响应．微生物磷脂脂肪酸数据表明漳江口红树林湿
地３种红树植物秋茄（Ｋａｎｄｅｌｉａ　ｏｂｏｖａｔａ）、白骨壤（Ａｖｉｃｅｎｎｉａ　ｍａｒｉｎａ）、桐花树（Ａｅｇｉｃｅｒａｓ　ｃｏｒｎｉｃｕｌａｔｕｍ）根际
土壤微生物群落的多样性与林外光滩区域比较差异有统计学意义（Ｐ＜０．０１）．根际沉积物中荧光素水解酶
（Ｆｌｕｏｒｅｓｃｅｉｎ　ｄｉａｃｅｔａｔｅ，ＦＤＡ酶）、脲酶、蔗糖酶活性与光滩差异有统计学意义（Ｐ＜０．０５）．基于野外研究，室内开
展不同浓度Ｃｕ和Ｃｄ（Ｃｕ　６０ｍｇ／ｋｇ，Ｃｄ　２ｍｇ／ｋｇ和Ｃｕ　６０ｍｇ／ｋｇ，Ｃｄ　４ｍｇ／ｋｇ）处理的根箱栽培实验．结果表
明，重金属污染对根际土壤微生物生物量和微生物多样性的抑制效应有统计学意义（Ｐ＜０．０５）．随着重沉积物
中重金属浓度增加，土壤中的３种酶的活性差异有统计学意义（Ｐ＜０．０５）．微生物生物量，磷脂脂肪酸含量与土
壤酶活性的相关性有统计学意义（Ｐ＜０．０５）．土壤酶活性与微生物群落结构可作为指示红树林重金属污染的敏
感指标．
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红树林湿地位于海陆交错带，为污染物进入海洋的重要缓冲带，是海陆生态系统间物质交换的场
所，贡献着近海生态系统大约１０％ 的有机碳［１］．红树林湿地生态系统具有维持物种多样性、抵御海啸灾
害、游憩观光等多种生态服务功能．近年来，红树林湿地受到工业、农业以及水产养殖排放重金属的污染，
生境持续退化［２］．由于重金属污染物具有不能被生物降解、残留时间长、可通过食物链富集和毒性大等特
性，湿地生态系统的重金属污染受到国内外学者越来越多的关注［３］．红树林沉积物中重金属主要来自工
农业生产、沿海养殖业以及人们排放生活污水及废弃物带来的污染，其中重金属Ｃｕ和Ｃｄ已成为红树林
沉积物中最常见的重金属污染物［４－６］．
土壤微生物是沉积物生态系统中数量极其庞大、种类繁多的重要组成部分，在养分循环、能量流动
和污染物转化中起着关键作用，其活跃的生理活动为生态系统功能的维持提供了重要保障［７－９］．重金属污
染会降低土壤微生物生物量（ｍｉｃｒｏｂｉａｌ　ｂｉｏｍａｓｓ，ＭＢ），影响土壤微生物的群落结构，同时使土壤酶活性
受损，最终导致土壤肥力和质量退化以及土壤生态功能的退化［１０－１２］．微生物多样性对土壤污染程度有指
示作用，能够直接地反映土壤养分及环境质量的变化，真实评估土壤污染对生态系统的危害程度［７］．红树
林沉积物中绝大多数微生物种类不能在室内培养［１３］．磷脂脂肪酸（ｐｈｏｓｐｈｏｌｉｐｉｄ　ｆａｔｔｙ　ａｃｉｄ，ＰＬＦＡ）是活
生物体细胞膜的重要成分，构成的变化能够反映样品中微生物群落结构的变化［１４］．因此，分析ＰＬＦＡ 图
谱可以表征微生物群落结构的信息，用于进行识别和定量描述，已被广泛应用于环境微生物群落结构与
多样性研究．Ｃｈｅｎ、Ｙａｎｇ和Ｃｈａｍｂｅｒｓ等［１５－１７］研究了红树林湿地土壤ＰＬＦＡ的组成，发现微生物群落多
样性伴随红树林的演替而发生的变化，主要与植物高度、土壤酶活性、有机质和总氮等理化性质及潮水
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淹没相关．迄今，对于重金属污染下红树林沉积物微生物群落结构的研究鲜见报道．
本研究采用ＰＬＦＡ技术研究野外红树林湿地沉积物和室内根箱盆栽模拟Ｃｕ和Ｃｄ复合污染沉积物
中微生物的群落结构，并结合土壤酶活性变化，探讨红树林沉积物中微生物群落结构等生态特性对重金
属污染的响应，旨在解析不同重金属污染对沉积物生物学质量和功能的指示，为污染生境的修复提供数
据支撑．
１　材料与方法
１．１　样品采集与室内根箱盆栽
样地位于福建省云霄县漳江口红树林国家级自然保护区（１１７°２４′０７″～１１７°２４′０７″Ｅ，２３°５３′４５″Ｎ）．近
年由于养殖污染排放，该区域Ｃｕ和Ｃｄ重金属含量也逐渐上升，野外样地分析结果显示Ｃｕ含量为
４０．２５～６１．８３ｍｇ／ｋｇ，Ｃｄ的含量为０．４７～０．５１ｍｇ／ｋｇ．２０１６年９月，分别在保护区中采集白骨壤、桐花
树、秋茄贴近根表（约０～５ｍｍ）根际沉积物和林外光滩沉积物（约５０ｇ，混合均匀），每个样地３次重复．
采集的沉积物样品挑拣出细根和石砾等大颗粒物质后，放置冰盒带回实验室并置于－８０℃冰箱贮存待
测．室内模拟实验选用红树植物秋茄胚轴用红树林区沉积物（采自漳江口红树林保护区）栽培．沉积物理
化性质见表１．
表１　 栽培所用沉积物的理化性质（ｎ＝３）
Ｔａｂ．１　Ｐｈｙｓｉｃａｌ　ａｎｄ　ｃｈｅｍｉｃａｌ　ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ　ｏｆ　ｔｈｅ　ｕｓｅｄ　ｓｅｄｉｍｅｎｔ
理化性质 平均值 理化性质 平均值 理化性质 平均值
ｐＨ　 ６．３２　 沙粒含量／％ ０．４０ 总Ｃｕ浓度／（ｍｇ獉ｋｇ－１） ４９．０１
总碳含量／％ １．９７　 粉粒含量／％ ８２．４０ 总Ｃｄ浓度／（ｍｇ獉ｋｇ－１） ０．７３８
总氮含量／％ ０．１４　 粘粒含量／％ １６．８０ 可交换态及碳酸盐结合态Ｃｕ／（ｍｇ獉ｋｇ－１） ０．７７
总硫含量／％ ０．５１　 可交换态及碳酸盐结合态Ｃｄ／（ｍｇ獉ｋｇ－１） ０．２７
注：含量皆指干重．
室内根箱盆栽试验设３个处理，分别为：对照组（无重金属施加）、低浓度Ｃｄ施加（Ｃｕ　６０ｍｇ／ｋｇ，Ｃｄ
２ｍｇ／ｋｇ）和高浓度Ｃｄ施加（Ｃｕ　６０ｍｇ／ｋｇ，Ｃｄ　４ｍｇ／ｋｇ）．重金属添加后稳定６０ｄ，为补充蒸发的水分
损失，稳定期间用超纯水添加以保持沉积物表面水覆盖．
将采集的秋茄胚轴在２０～２５℃条件下放置在洗净的沙子中进行培养，待秋茄长出３对叶后，将秋
茄幼苗移植到自制根箱．实验室根箱采用Ｌｉ等［１８］的装置，秋茄根系生长被限制于中心区的尼龙网（５００
目）根袋（高为７ｃｍ，底面直径为１４ｃｍ）内，紧挨着根袋２ｍｍ厚的沉积物层被定义为根际．每个根际箱
中加入３ｋｇ沉积物，每盆种植３株秋茄幼苗，共３组处理，每组处理３个重复．
根箱栽培秋茄幼苗６周后，收集根袋下２ｍｍ的根际沉积物，将一部分沉积物风干后磨碎过６０目尼
龙网筛，剩余部分放于－８０℃冰箱中保存待用．
１．２　实验分析方法
１．２．１　沉积物理化性质测定　取风干的沉积物样品采用元素分析仪（Ｖａｒｉｏ　ＥＬ，Ｇｅｒｍａｎｙ）测定土壤总
氮、总碳；取２ｇ磨碎过６０目筛的沉积物与去离子水质量体积比按１∶２．５混合后，用ｐＨ计（Ｏｒｉｏｎ　ＣＨＮ
８６８，ＵＳＡ）测量沉积物的ｐＨ．
重金属浓度测定：冻干磨碎过筛的沉积物样品用消解体系（浓硝酸、浓盐酸、氢氟酸的体积比为
３∶１∶１）进行微波消解后，过０．２２μｍ的水系滤膜，采用电感耦合等离子质谱仪（Ａｇｉｌｅｎｔ　７２００ＩＣＰ－ＭＳ，
ＵＳＡ）测定重金属含量，采用空白试剂和中国近海海洋标准沉积物（ＧＢＷ　０７３１４）进行质量控制，样品回
收率为９０％～１１０％．
１．２．２　微生物磷脂脂肪酸（ＰＬＦＡ）分析　土壤中微生物群落组成测定主要通过ＰＬＦＡ提取和谱图分析．
ＰＬＦＡ分析采用 Ｗｈｉｔｅ等［１９］和黄志群等［２０］的方法并进行改进．具体步骤：沉积物冷冻干燥后，过２ｍｍ
筛，称取８ｇ冷冻干燥（－５０℃）的沉积物样品于聚四氟乙烯离心管中，加入２３ｍＬ的单相提取剂（氯仿、
甲醇、柠檬酸的体积比为１∶２∶０．８，ｐＨ　７．４），将离心管置于低速震荡机上摇动２ｈ．离心收集上层清液，
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再加入２３ｍＬ磷酸缓冲液于离心管的剩余土壤中，加入低速振荡器中振荡提取２ｈ，离心，收集合并上清
液，并加入１２ｍＬ三氯甲烷和１２ｍＬ磷酸缓冲液，避光静置，分层．玻璃试管收集氯仿相，用氮气吹干．
脂类（中性脂、糖脂、磷脂）分离均采用ＳＰＥ柱，用氯仿、丙酮和甲醇淋洗磷脂并用新的玻璃试管收集
滤液，再用氮气吹干并通过甲基化和皂化磷脂为磷脂脂肪酸甲醋．收集的脂肪酸甲脂采用带有 ＭＩＤＩ峰
识别软件（ＭＩＤＩ　Ｉｎｃ．，Ｎｅｗａｒｋ，ＤＥ）的气相色谱（Ａｇｉｌｅｎｔ　６８９０Ｎ）进行分析，１９∶０脂肪酸甲醋为内标．
本研究选择两种常用于表征污染胁迫下微生物的响应的比值：真菌脂肪酸与细菌脂肪酸之比（Ｆ／
Ｂ）、革兰氏阳性和阴性菌脂肪酸之比（ＧＰ／ＧＮ）［２１］．
１．２．３　土壤酶活性的测定　ＦＤＡ水解酶测定：ＦＤＡ 水解酶测定的原理根据Ｓｗｉｓｈｅｒ［２２］和Ｊｉａｎｇ［２３］的方
法加以改进，原理为：ＦＤＡ是一种无色化合物，在介质中能被许多土壤酶所催化水解，并经脱水反应，产
生酶解终产物荧光素，稳定不易被分解，并在４９０ｎｍ处有强吸收峰，通过检测４９０ｎｍ处的吸光值变化
可计算得ＦＤＡ水解酶活性．
蔗糖酶测定：根据Ｇａｏ等［２４］的测定方法并加以改进，蔗糖酶催化蔗糖降解产生还原糖，进一步与
３，５－二硝基水杨酸反应，生成棕红色氨基化合物，在５１０ｎｍ有特征光吸收，在一定范围内５１０ｎｍ光吸
收增加速率与蔗糖酶活性成正比．
脲酶测定：脲酶的测定参考 Ｇｕｏ等［２５］方法并改进，利用靛酚蓝比色法测定脲酶水解尿素产生的
ＮＨ３－Ｎ，以产生的ＮＨ３－Ｎ的质量来表征脲酶活性．
１．３　数据分析
数据采用ＳＰＳＳ　１９．０软件进行单因素方差分析（Ｏｎｅ－ｗａｙ　ＡＮＯＶＡ），多重比较分析（ＬＳＤ）和相关性
分析绘图采用Ｏｒｉｇｉｎ　８．０和Ｅｘｃｅｌ．
２　结果与分析
２．１　沉积物理化性质的变化
沉积物中碳氮比和ｐＨ变化如图１所示．结果表明：林外光滩沉积物的碳氮比与林内根际土壤差异
有统计学意义（Ｐ＜０．０５）（图１（ａ））．室内的根箱盆栽实验也显示，随着Ｃｄ浓度的增大根际沉积物中碳氮
比总体呈现下降的趋势（图１（ｂ））．碳氮比的变化会影响沉积物中的重金属的吸附动力学特征［２６］，同时，
沉积物中碳氮比可以作为表征微生物活动的参数，它反映了碳水化合物的比例和Ｎ的有效性，沉积物中
碳氮比的减小显示微生物活动的增强［２７］．根际沉积物中的碳氮比随着Ｃｄ处理浓度的增大而减少，这表
明Ｃｄ的添加会使根际沉积物中微生物的活动增强，对根系有机物的分解速率增强［２８］．
图１　野外（ａ）和根箱（ｂ）土壤中碳氮比和ｐＨ
Ｆｉｇ．１　Ｔｈｅ　ｒａｔｉｏ　ｏｆ　ｃａｒｂｏｎ　ａｎｄ　ｎｉｔｒｏｇｅｎ　ａｎｄ　ｐＨ　ｉｎ　ｔｈｅ　ｆｉｅｌｄ（ａ）ａｎｄ　ｒｈｉｚｏｂｏｘ（ｂ）ｓｅｄｉｍｅｎｔ
ｐＨ是影响沉积物中重金属生物有效性及毒性的主要因素之一．野外沉积物的结果（图１（ａ））表明，
林内沉积物与林外光滩的ｐＨ差异有统计学意义（Ｐ＜０．０５）．不同Ｃｄ浓度的施加导致秋茄根际的ｐＨ变
化如图１（ｂ）所示．在相同的Ｃｕ浓度处理条件下，随着Ｃｄ添加量的增加，根际沉积物中ｐＨ呈现先下降
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后上升的趋势；通常情况下，植物对Ｃｄ的吸收与沉积物的ｐＨ呈反比的关系，即随着根际沉积物的ｐＨ
的增加，Ｃｄ的生物有效性差异有统计学意义［２８］．根箱盆栽实验中，当Ｃｄ添加量为２．０ｍｇ／ｋｇ时，ｐＨ达
到最低．其可能的原因是Ｃｄ胁迫刺激秋茄产生防御机制，减少了有机酸的分泌，改变了根际环境［２９］．
２．２　土壤微生物群落结构分析
ＰＬＦＡ谱图法在土壤微生物量、土壤微生物生理状态、微生物群落表征和代谢活动等方面都有广泛
的应用［３０］．野外样品和室内根箱栽培的沉积物中的微生物生物量的分布情况如图２所示．红树林林内沉
积物的微生物生物量与林外光滩差异有统计学意义（图２（ａ））（Ｐ＜０．０１），这可能是由于植物根主动或被
动地分泌出种类繁多的化合物，如氨基酸、有机酸、碳水化合物等［３１］，以及根系表面至沉积物存在氧浓度
由高到低的扩散层为好氧、厌氧微生物代谢活动提供了良好生境，使根际成为物质循环、有机物降解及
生命活动最为强烈的微区［３１－３３］．研究结果显示，重金属的浓度与微生物生物量呈负相关（Ｐ＜０．０１），随着
Ｃｄ污染浓度增加，根箱的土壤微生物的生物量逐渐降低（图２（ｂ）），表明重金属污染会降低土壤微生物
生物量，影响土壤微生物的群落结构，从而改变土壤肥力和质量，这与Ｇａｏ等［１１］研究的结果相同．
图２　野外（ａ）和根箱（ｂ）土壤中微生物生物量
Ｆｉｇ．２　Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ　ｂｉｏｍａｓｓ　ｉｎ　ｔｈｅ　ｆｉｅｌｄ（ａ）ａｎｄ　ｒｈｉｚｏｂｏｘ（ｂ）ｓｅｄｉｍｅｎｔ
土壤真菌和细菌ＰＬＦＡｓ变化如图３所示．从图３（ａ）和（ｃ）可知：红树根际的真菌和细菌ＰＬＦＡ的含
量与林外光滩差异有统计学意义（Ｐ＜０．０５）．这主要是由于植物根系分泌作用的存在，导致根际环境中
ｐＨ、Ｅｈ、微生物等组成一个与非根际显著差异的特殊生境［３４－３５］．室内根箱实验结果显示：真菌和细菌ＰＬ－
ＦＡ含量的趋势基本相同（图３（ｂ），（ｄ）），而随着重金属Ｃｄ浓度的升高，真菌和细菌ＰＬＦＡ的含量差异
有统计学意义（Ｐ＜０．０１），真菌和细菌ＰＬＦＡ的变化幅度达到３０％以上，这表明重金属污染下土壤微生
物群落结构发生了显著的变化．
真菌脂肪酸与细菌脂肪酸之比（Ｆ／Ｂ）、革兰氏阳性和阴性菌脂肪酸之比（Ｇ＋／Ｇ－）是两种常见的用
于表征污染胁迫下微生物响应情况的指标，如土壤有机质水平、微生物量的变化、微生物群落的相对丰
度等［２２－２３］．由于根际效应影响，红树林林内沉积物的Ｇ＋／Ｇ－与林外光滩差异有统计学意义（Ｐ＜０．０１）
（图４（ａ））．室内根箱的土壤Ｆ／Ｂ随着Ｃｄ添加量的增加差异无统计学意义（Ｐ＞０．０５），而根际土壤
Ｇ＋／Ｇ－的比值随污染程度的增加，逐渐增大（图４（ｂ）），土壤生态系统越趋于不稳定［３３－３５］．
２．３　土壤酶活性
红树林林内的根际沉积物中ＦＤＡ酶活性与林外光滩相比差异有统计学意义（Ｐ＜０．０１）（图５（ａ），
（ｃ），（ｅ）），ＦＤＡ水解酶能很好地反映土壤中微生物活性和土壤质量的变化以及生态系统中有机质的转
化，是土壤质量研究中的重要生物学指标之一［２２－２３］；沉积物中蔗糖酶的活性大小为：林内根际＞林外光
滩（Ｐ＜０．０１），蔗糖酶能够水解蔗糖变成相应的单糖而被机体吸收，其酶促作用产物与土壤中有机质、
氮、磷含量、微生物数量及土壤呼吸强度密切关，是评价土壤肥力的重要指标［２４］；相比林外光滩，红树林
林内的根际沉积物中脲酶活性较高，脲酶能够水解尿素，产生氨和碳酸．土壤脲酶活性与土壤的微生物数
量、有机物质含量、全氮和速效氮含量呈正相关［２４］．红树林沉积物中土壤酶活性主要受根际生态系统中
根系分泌物、根系泌氧、微生物多样性等特征影响［３１－３３］．室内根箱实验显示：重金属Ｃｄ施加的浓度与酶
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活性呈负相关（Ｐ＜０．０１）（图５（ｂ），（ｄ），（ｆ））．在重金属污染土壤中，重金属一方面可螯合土壤蛋白基质、
络合土壤基质或者与酶基质产生络合反应从而对酶活性产生直接影响；另一方面能影响土壤动物及微
生物等从而间接影响酶活性［１１－１２］．
图３　野外（（ａ），（ｃ））和根箱（（ｂ），（ｄ））土壤中真菌和细菌ＰＬＦＡｓ
Ｆｉｇ．３　Ｆｕｎｇａｌ　ａｎｄ　ｂａｃｔｅｒｉａ　ＰＬＦＡｓ　ｉｎ　ｔｈｅ　ｆｉｅｌｄ（（ａ），（ｃ））ａｎｄ　ｒｈｉｚｏｂｏｘ（（ｂ），（ｄ））ｓｅｄｉｍｅｎｔ
图４　野外（ａ）和根箱（ｂ）土壤中革兰氏阳性菌／阴性菌的比值变化
Ｆｉｇ．４　Ｔｈｅ　ｒａｔｉｏ　ｏｆ　ｇｒａｍ－ｐｏｓｉｔｉｖｅ　ａｎｄ　ｇｒａｍ－ｎｅｇａｔｉｖｅ　ｂａｃｔｅｒｉａ　ｍｉｃｒｏｂｉａｌ　ｂｉｏｍａｓｓ　ｉｎ　ｔｈｅ　ｆｉｅｌｄ（ａ）ａｎｄ　ｒｈｉｚｏｂｏｘ（ｂ）ｓｅｄｉｍｅｎｔ
２．４　土壤微生物与酶活性的相关性
本研究测定的３种酶之间差异有统计学意义（Ｐ＜０．０１，表２）．沉积物中微生物群落组成（细菌、真
菌）之间的相关性极有统计学意义（Ｐ＜０．０１）．同时，微生物群落结构与３种酶之间的正相关关系有统计
学意义（Ｐ＜０．０１）．微生物群落和３种酶与碳氮比的相关性均具有统计学意义（Ｐ＜０．０１），碳氮比可以作
为表征微生物活动和酶活性的指标［２７］．重金属Ｃｕ和Ｃｄ浓度与微生物群落结构及酶活性的负相关关系
具有统计学意义（Ｐ＜０．０１），说明重金属的增加会抑制微生物群落多样性和酶活性．
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图５　野外（（ａ），（ｃ），（ｅ））和根箱（（ｂ），（ｄ），（ｆ））土壤中ＦＤＡ水解酶、蔗糖酶和脲酶酶活性的变化
Ｆｉｇ．５　ＦＤＡ，Ｓｕｃｒｏｓｅ　ａｎｄ　Ｕｒｅａｓｅ　ａｃｔｉｖｉｔｉｅｓ　ｉｎ　ｔｈｅ　ｆｉｅｌｄ（（ａ），（ｃ），（ｅ））ａｎｄ　ｒｈｉｚｏｂｏｘ（（ｂ），（ｄ），（ｆ））ｓｏｉｌ
表２　 微生物群落、酶活性和Ｃ／Ｎ比的相关性
Ｔａｂ．２　Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎｓ　ｂｅｔｗｅｅｎ　ｍｉｃｒｏｂｉａｌ　ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ，ｅｎｚｙｍｅ　ａｎｄ　ｔｈｅ　ｒａｔｉｏ　ｏｆ　ｃａｒｂｏｎ　ａｎｄ　ｎｉｔｒｏｇｅｎ　ｉｎ　ｒｈｉｚｏｂｏｘ　ａｎｄ　ｆｉｅｌｄ　ｓｏｉｌ
微生物生物量 真菌 细菌 ＦＤＡ 蔗糖酶 脲酶 碳氮比 镉
镉 －０．９６９＊＊ －０．９４９＊＊ －０．９３７＊＊ －０．９８０＊＊ －０．８８５＊＊ －０．９６１＊＊ －．９７８＊＊ １
碳氮比 　０．９５９＊＊ 　０．９１８＊＊ 　０．８９９＊＊ 　０．９６１＊＊ 　０．８７７＊＊ 　０．９３４＊＊ 　　１
脲酶 　０．９８１＊＊ 　０．９４６＊＊ 　０．８９３＊＊ 　０．９０９＊＊ 　０．７６０＊ 　　１
蔗糖酶 　０．７９６＊ 　０．７７０＊ 　０．８０５＊＊ 　０．９２４＊＊ 　　１
ＦＤＡ 　０．９３２＊＊ 　０．８８４＊＊ 　０．９２７＊＊ 　　１
细菌 　０．９２３＊＊ 　０．９３１＊＊ 　　１
真菌 　０．９３０＊＊ 　　１
微生物生物量 　　１
注：＊表示Ｐ＜０．０５，显著相关；＊＊表示Ｐ＜０．０１，极显著相关．
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３　结论
红树林根际对重金属铜和镉具有一定的耐受性，根际微生物群落多样性和酶活性和林外光滩差异
有统计学意义（Ｐ＜０．０５）．Ｃｄ的添加增强根系有机物的分解速率，导致碳氮比的下降．同时施加Ｃｄ会影
响秋茄根系的响应措施，造成根际ｐＨ的改变．Ｃｄ浓度的增加会导致微生物生物量的降低，对微生物具
有抑制效应，同时导致细菌和真菌的差异有统计学意义，增大根际土壤Ｇ＋／Ｇ－，影响沉积物的微生物
群落结构．
当重金属铜的浓度为６０ｍｇ／ｋｇ和镉的浓度为２ｍｇ／ｋｇ时，会抑制土壤酶的活性和微生物群落多
样性，且随着重金属Ｃｄ浓度的增加而降低．微生物群落结构与土壤酶活性的相关性有统计学意义
（Ｐ＜０．０１），因此土壤酶活性与微生物群落结构可作为指示红树林污染的敏感指标．
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